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该是一种不同于“E. sertula”但是同属于 Candidatus Endobugula 属的其它细菌。
中国沿海的多室草苔虫中所共生的细菌种类并不包括“E. sertula”， 而是主要共
生“Candidatus Endobugula sp.”。这种共生细菌种类上的差异，最终决定了中国
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